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Veterinær betydning af 
COVID-19
SARS-CoV-2 er påvist hos flere dyr, men der er foreløbig ingen doku-
mentation for, at hverken kæledyr eller produktionsdyr spiller nogen 
rolle i forbindelse med spredningen af COVID-19 i mennesker. 
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Der er i øjeblikket stor global opmærksom-
hed på de humane tilfælde af COVID-19 
(Coronavirus-sygdom 2019) og på det nye 
coronavirus, kaldet SARS-CoV-2 (Svær 
Akut Respiratorisk Syndrom Coronavi-
rus-2), der forårsager infektionen. Det er 
meget sandsynligt, at dette virus har spredt 
sig fra hesteskoflagermus (Rhino lophus spp.) 
til mennesker, muligvis via en mellemvært. 
Dette scenarie svarer til værtsspringet for 
SARS-virus fra hesteskoflagermus til men-
nesker, der fandt sted i 2002 i Guang-
dong-provinsen i Kina, sandsynligvis via 
desmerkatte som mellemvært.
Der findes mange forskellige coronavi-
rus. Disse er klassificeret i fire grupper, alfa, 
beta, gamma og delta. Coronavirus kan in-
ficere en lang række forskellige værter in-
klusive pattedyr og fugle, men hver enkelt 
virusstamme ser ud til at have et snævert 
værtsspektrum. Flagermus er reservoir for 
mange forskellige alfa- og betacoronavirus. 
Imidlertid er lignende alfa- og betacoro-
navirus også identificeret i andre pattedyr-
arter, fx grise, kvæg, heste, hunde, katte og 
mink. Gamma- og deltacoronavirus er 
overvejende fundet hos fugle. Et porcint 
deltacoronavirus blev dog for nylig påvist i 
grise.
Coronavirus kan forårsage luftvejsinfek-
tioner og enteriske infektioner. Før SARS- 
udbruddet i 2002 blev coronavirus ikke 
betragtet som problem for menneskers 
sundhed, da de hidtil kendte humane 
coronavirus normalt kun gav mild luft-
vejssygdom. Efter 2002 er der opstået 
yderligere to betacoronavirus, MERS-
virus i 2012 og for nylig SARS-CoV-2 
(COVID-19), som også forårsager alvorlig 
luftvejsinfektion hos mennesker. Alle tre 
virus er betacoronavirus, og de formodes 
alle at stamme fra flagermus.
Oprindelsesvært for SARS-CoV-2 
Oprindelsen af patogene coronavirus er 
for nylig blevet gennemgået [1], og en nylig 
rapport har vurderet oprindelsen af 
SARS-CoV-2 [2].
SARS-CoV-2 er tættest relateret (96 % 
sekvensidentitet) til et SARS-relateret 
coronavirus, betegnet RaTG13, isoleret fra 
en hesteskoflagermus af arten Rhino-
lophus affinis. Andre SARS-CoV-2- rela te-
rede virus er blevet påvist i malaysiske 
skældyr (pangoliner). 
SARS-virus anvender ACE2 som cel-
lulær receptor ved binding til cellerne. 
Samme receptor er vist at være vigtig for 
infektion med SARS-CoV-2. Det ser ud til, 
at centrale aminosyrer i det receptorbin-
dende domæne, der er lokaliseret i S-pro-
teinet i SARS-CoV-2, og som er vigtigt for 
binding til ACE2, er forskelligt i SARS-
CoV-2 sammenlignet med det receptor-
bindende domæne hos dets nærmeste 
slægtninge. Dette antyder en vis tilpas-
ning af det receptorbindende domæne i 
SARS-CoV-2 til dens nye vært (menne-
sker). Lignende ACE2-receptorer findes i 
andre pattedyrarter, herunder grise, katte 
og fritter, men der forekommer mindre 
forskelle mellem arterne. 
Derudover har S-proteinet fra SARS-
CoV-2 også erhvervet en polybasisk se-
kvens af aminosyrer, som er forskellig fra 
SARS og andre SARS-relaterede virus. De 
funktionelle konsekvenser af denne sidst-
nævnte ændring er endnu ikke klarlagt, 
men det kan potentielt ændre glycosyle-
ringen af S-proteinet, der er eksponeret på 
overfladen af viruspartiklen. Dette kan 
påvirke den måde, hvorpå proteinet gen-
kendes af immunsystemet. 
De ovenfor nævnte ændringer i virusset 
kan have fundet sted i en human vært eller 
i en ukendt mellemvært (muligvis er de 
første ændringer sket i en mellemvært, og 
derefter er yderligere ændringer forekom-
met i mennesker). Indtil nu er der ikke 
fundet et værtsdyr, som har et virus, der 
er næsten eller helt identisk med den hu-
mane SARS-CoV-2. Bemærk, for et coro-
navirus med et genom på ca. 28.000 nu-
kleotider, vil en 96 %-identitet i dets gen-
om svare til over 1.000 nukleotidforskelle. 
Påvisning af SARS-CoV-2 i andre 
dyrearter
Da SARS-virus har været kendt i en væ-
sentlig længere periode end SARS-CoV-2, 
er der langt mere information om oprin-
delsen af SARS-virus. Der er identificeret 
en række forskellige SARS-relaterede 
coronavirus (SARSr-CoV) fra flagermus, 
og virusstammerne fra hesteskoflagermus 
er tættere beslægtet med SARS-virus end 
SARS-CoV-2. Hesteskoflagermus findes i 
mange lande i Asien og i Europa, men ikke 
i Danmark. Der er ikke identificeret nogen 
direkte forfader til SARS-virus, men det 
ser ud til, at rekombination mellem for-
skellige SARSr-CoV i disse flagermus gav 
anledning til den direkte stamfader. Den-
ne blev sandsynligvis overført til desmer-
katte, hvor den ændrede sig yderligere før 
dens værtsspring til mennesker.
Det er rapporteret, at SARS-virus kan 
inficere yderligere dyrearter. Efter udbrud-
det af SARS i Guandong, Kina, blev en 
række husdyr og vilde dyr undersøgt for 
tilstedeværelsen af virus. Positive tilfælde 
blev fundet i himalayaske desmerkatte og i 
en mårhund. Derudover er en seropositiv 
kinesisk ildergrævling også blevet identifi-
ceret [3]. I den samme undersøgelse blev 
fire huskatte testet for antistoffer og virus. 
Hos kattene var der intet bevis for infekti-
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on. Som et resultat af serologisk overvåg-
ning i nærheden af et SARS-udbrud i Kina 
blev to grise, ud af 242 screenede dyr, des-
uden fundet seropositive for SARS-anti-
stoffer. En af disse grise viste sig også at 
være PCR-positiv, og virus blev isoleret fra 
det pågældende dyr [4]. Det er imidlertid 
tydeligt, at der ikke var sket nogen spred-
ning af virus mellem grisene, og der var 
ingen sygdomstegn. Under eksperimen-
telle forhold resulterede intratrakeal ino-
kulering af huskatte og fritter med SARS- 
virus i virusudskillelse fra henholdsvis 2 
dage indtil 10 til 14 dage efter inokulation. 
Der sås ikke kliniske tegn hos huskattene, 
men fritterne blev påvirkede med tiltagen-
de sløvhed fra 2-4 dage efter inokulering. 
Overførsel mellem henholdsvis katte og 
fritter, der blev holdt sammen, blev også 
observeret [5].
Derudover har et andet coronavirus, fra 
hesteskoflagermus i Guandong-provinsen 
i Kina, i 2016 forårsaget et udbrud af svær 
akut diarrésyndrom (kaldet SADS) hos 
svin. Dette udbrud resulterede i, at om-
kring 25.000 grise døde. Udbruddet var 
forårsaget af et nyt coronavirus fra grup-
pen alfacoronavirus.
I forbindelse med udbruddet af CO-
VID-19 i mennesker har der været flere 
rapporter om påvisning af SARS-CoV-2 i 
dyr. De to første rapporter var om to hun-
de i Hong Kong, som blev holdt i karantæ-
ne efter indlæggelse af deres ejere på 
grund af COVID-19. Hundene, som ikke 
viste kliniske tegn, blev testet positive 
for SARS-CoV-2 med PCR ved gentagne 
lejligheder. Den tredje rapport er fra Bel-
gien, hvor en kat med kliniske sympto-
mer, herunder enterisk og respiratorisk 
sygdom, er blevet testet positiv for 
SARS-CoV-2. Siden er yderligere en kat 
uden sygdomssymptomer rapporteret 
positiv for SARS-CoV-2 i Hong Kong. I 
disse tilfælde er dyrenes ejere også testet 
positive for COVID-19. 
Eksperimentel inokulering af fritter, 
katte, hunde, grise, kyllinger og ænder 
med SARS-CoV-2 er for nylig blevet be-
skrevet [6]. Det blev fundet, at fritter og 
katte kan inficeres (hvilket svarer til tidli-
gere data fra eksperimenter ved anvendel-
se af SARS-virus), og smitte til en enkelt 
kat placeret i tæt kontakt med de eksperi-
mentelt inficerede katte blev påvist. I stu-
diet blev der også fundet lavgradig infekti-
on i to ud af fem hunde. Der blev påvist vi-
rus-RNA i fæces fra de to hunde, men in-
fektivt virus kunne ikke påvises. Der blev 
ikke påvist infektion med SARS-CoV-2 i 
hverken grise, kyllinger eller ænder. 
Coronavirus er normalt værtsspecifikke, 
men i sjældne tilfælde kan virus springe til 
en ny vært. Dette ser ud til at kræve bety-
delig genetisk ændring, fx gennem rekom-
bination. Det kan ikke forudsiges, om det 
værtsspring, der allerede er forekommet 
for SARS-CoV-2, vil lette spredningen af 
virus til andre dyrearter. Dette ser dog 
ikke ud til at have været tilfældet for 
SARS-virus. Interessant nok ser MERS- 
virus ud til at have været til stede i dro-
medarer i mange år, før de første tilfælde 
af sygdom hos mennesker blev erkendt. 
MERS-virus er også tæt beslægtet med 
visse flagermusecoronavirus fra beta-
coronavirus-gruppen. Selvom ingen af 
disse virus er den direkte forfader til 
MERS-virus, ser det ud til, at rekombina-
tion mellem nogle af disse virus har ført 
til dannelsen af dette zoonotiske virus. 
Det ser generelt ud til, at produktionen af 
nye coronavirus med et nyt værtsspek-
trum forekommer som et resultat af re-
kombinationer mellem forskellige coro-
navirus. Sådanne begivenheder kan være 
relativt almindelige blandt denne virus-
familie, men det er tilsyneladende meget 
sjældent, at denne proces genererer en ny 
virus med et udvidet eller ændret værts-
spektrum.
Hovedpunkter
I skrivende stund (20. april 2020, red.) ved 
vi: 
•	 	Den oprindelige vært for SARS-CoV-2 
er ikke kendt. De nærmeste kendte 
slægtninge til den nye virus findes i he-
steskoflagermus. Andre SARS-CoV-2- 
relaterede virus er blevet påvist i ma-
laysiske skældyr.
•	 	Hesteskoflagermus findes ikke natur-
ligt i Danmark, men forekommer i dele 
af Europa.
•	 	Coronavirus er normalt værtsspecifik-
ke. Værtsspring mellem arter kræver 
flere nukleotidændringer, fx ved re-
kombination.
•	 	Hvis/når et spring til en ny vært fore-
kommer, vil spredning inden for den 
nye værtspopulation kræve yderligere 
tilpasning af virus til den nye vært.
•	 	Eksperimentel infektion og transmis-
sion af SARS-virus til fritter og katte er 
påvist, men det vides ikke, om trans-
mission til disse dyr kan forekomme 
under naturlige forhold.
•	 	SARS-CoV-2 er påvist hos to hunde og 
en kat i Hong Kong samt en kat i Bel-
gien, alle ejet af COVID-19-patienter. 
Kun katten fra Belgien udviste kliniske 
symptomer. Indtil videre er SARS-
CoV-2 ikke påvist i andre dyreværter.
•	 	Det er ved eksperimentel podning vist, 
at fritter og katte kan inficeres med 
SARS-CoV-2, mens hunde udviste lav-
gradig infektion. Begrænset spredning 
fra de inficerede katte til en enkelt kat i 
tæt kontakt er også påvist. 
•	 	Der er ikke påvist infektion med 
SARS-CoV-2 i hverken grise, kyllinger 
eller ænder efter eksperimentel pod-
ning.
•	 	Etablering af et reservoir til SARS-
CoV-2 hos husdyr eller i dyreliv i Dan-
mark synes usandsynligt baseret på 
den nuværende begrænsede viden.
•	 	Der er foreløbig ingen dokumentation 
for, at hverken kæledyr eller produkti-
onsdyr spiller nogen rolle i forbindelse 
med spredningen af COVID-19 i men-
nesker. ♦
Det ser generelt ud til, at produk-
tionen af nye coronavirus med et nyt 
værtsspektrum forekommer som et 
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